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遺伝子発現の測定には，本研究で確立した高感度 RT-PCR 法を用いた。合成した臓器別 cDNA を制限酵素で切断
し，その断片に付加させたアダプターに共通の蛍光プライマーと遺伝子特異的プライマーとで PCR 増幅し， その蛍
光を測定する方法である O 一本のチューブに付加アダプターの長さが違う 5 種類の cDNA ライブラリを等量ずつ混
合して PCR 増幅するためt 1 反応で増幅される産物は 5 種類になり，その量比が各々の cDNA ライブラリ聞におけ
るその遺伝子の発現量の相対比を表すことになる o
具体的にはこれまでの EST 収集を通じて得た約16792種の登録遺伝子から脳に発現の偏った遺伝子約1000 (未知遺
伝子約800) と， コントロールとしてハウスキーピング遺伝子20について (1) 脳とその他の臓器 4 種t (2) 脳の各部位，
(3) 胎仔脳 3 点と生後脳 6 点の時間軸の合計19点での相対的な発現量を測定し t 965遺伝子についての詳細な発現情報
が得られた。
経時的な遺伝子発現データをもとに解析した場合t 965遺伝子は発現パターンの特性からそれぞれ，胎生期 I 型，





持つ遺伝子群も検出できた。既知遺伝子の含まれる例では， ミエリン構造タンパク質の MBP と PLP と未知遺伝子









ウス BodymapJ に登録された cDNA 塩基配)1IJ1000個を選んで，それらに対応する mRNA がどのような発現パター
ンを示すかを定量的に分析する方法を工夫し，また，そのデータを多次元空間上の点と見なして発現パターンをグルー
プ化する方法を案出し，それらを脳の発生に適用して方法の妥当性を示した。
本研究は，発現パターンから遺伝子の機能群を予測する新たな方法を提案したものであり，博士(理学)の学位論
文として十分価値あるものと認める。
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